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( 复 昌 大 学 遗传 所 EM 200433) (99.03 Pe ae gata 


用 摘要 AMOR TR D. virilis 种 群 D. virilis ree DNA (mitochondrial DNA, 
mtDNA) HSAH. M 9 种 限制 性 内 切 酶 Yba I, EcoRI, Pu l, Hind W, Bel Il. Sac 
I, Seal, EcoRV 和 ParI， 对 青岛 、 南 京 、 上 海 、 宁 波 与 泉州 5 个 D. virilis 群体 的 
mtDNA 进行 了 限制 性 片段 长 讼 多 态 性 {restriction fragments length polymorphism，RFLP) 的 研 
究 。 在 5 群体 中 ， 发 现 5 种 不 同 的 酶 切 图 谱 ， 它 们 彼此 之 间 的 遗传 差异 n A 046%—1.76%, HH 
体内 遗传 差异 n, 为 0.00% 一 0.33%， 和 群体 间 的 差异 d, A 0.00% 0.82%. DAF h Ek 
D. virilis WREE RÈ TEŽ RE ARES PH AAA yp, (EA 24.62%. RARA, D. virilis 的 
WEIK mtDNA 的 遗传 变异 有 士 分 明显 的 影响 ， 而 不 园地 理 纬度 的 群体 之 间 其 遗传 距离 并 
无 帆 群 (cline) 表 现 。 


关键 词 D. virilis HA, READNA(mtDNA), RAHAA, DRAM, SAH 


多 细胞 动物 线粒体 DNA(mtDNA) 在 分 子 进 化 研究 中 有 许多 独特 的 优越 性 (Nei， 
1983)。 首 先 ，mtDNA 容易 提取 ， 是 一 种 便利 的 实验 材料 。 其 次 ， 动 物 的 mDNA 基因 
组 小 ， 约 为 10700 一 19500 bp， 是 多 细胞 动物 最 小 核 基 内 组 的 17 25000( 核 基因 组 的 大 小 
一 般 为 4x 10:--4x10"bp)。 再 次 ， 线 粒 体 基因 组 不 含 基因 间隔 区 (spacer) 与 内 含 子 
(introm)， 无 重复 序列 ， 无 不 等 交换 ， 无 基因 重组 、 倒 位 、 易 位 等 畸变 ， 也 无 核 基因 组 中 
那 种 功能 不 请 、 令 人 困惑 的 片段 。 最 后 mDNA ARAM. FREER MHS 
异 。 因 此 ， 相 对 核 DNA 来 说 ，mtDNA 进化 似乎 洛 着 一 条 较为 简捷 的 途径 发 展 。 学 者 们 
认为 mtDNA 是 研究 分 子 进化 的 有 价值 的 模型 。 

根据 对 一 些 哺 乳 动 物 物 种 mtDNA 比较 研究 的 推测 (Nei，1983)， 在 原始 物种 分 化 的 
前 0.15 亿 年 (1.5x 10 年 ) 内 mtDNA 序列 的 变异 速率 大 约 为 核 DNA 的 10 倍 ; 当 物 种 分 
化 时 间 超 过 0.25 亿 年 {2.5 x10" 年 ) 后 ，mtDNA 序列 变异 速率 与 单 拷贝 的 核 DNA 相同 或 
Beh, ih, PRR RAL. mtDNA 将 比 核 DNA 提供 更 多 、 更 明显 
的 数据 。 木 村 资 生 {Kimura，1983) 认 为 ， 发 生 于 mDNA 的 无 义 突变 速率 (3.82x10…7 
年 》 是 核 DNA 的 无 义 突 变 率 (5.5x 10 /年 ) 的 7 倍 。 


* 中 国 自 然 科 学 基金 会 资助 
o REALA be Bt E39 10013) 
本 文 1994 笠 1 月 3 了 日 收 到 、 同 年 6 月 214 日 修 回 
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Nei 和 Li1979) 建 立 的 “利用 限制 性 内 切 酶 研究 遗传 变异 的 数学 模型 ”， 为 研究 
mtDNA 分 子 进 化 提供 了 便利 的 方法 。 分 子 进 化 学 学 者 可 利用 它 在 研究 mtDNA 的 RFLP 
之 后 推算 出 mtDNA 核 车 酸 的 差异 。 学 者 们 利用 Nei 和 Li 的 模型 ， 已 对 人 、 鼠 、 羊 、 果 
i. MF opty mtDNA 的 多 态 性 进行 了 研究 (Ferris，1983; Nei，1982，1983)， 从 中 发 
现 很 多 有 价值 的 结果 。 

果 蝇 是 遗传 学 研究 的 经 典 材料 。Shah 等 (1979) 首 先 研 究 了 果 蝇 mtDNA 的 种 间 、 种 
内 差异 。 他 们 用 4 PRR EA ORS Hapl, Hael, Hind FO EcoRI 比 较 研 究 了 果 蝇 
D. virilis, D. melanogaster, D. simulans 的 酶 切 图 谱 。 发 现 了 在 种 间 、 种 内 均 存在 遗 
传 差 异 ， 但 缺乏 明确 的 讨论 。 Solignac 等 (1986) 研 究 了 D. melanogaster species 
subgroup 中 的 8 个 种 的 mtDNA, 根据 核 背 酸 差异 得 到 的 遗传 距离 ， 绘 出 了 D. me- 
lanogaster subgroup 的 进化 系统 树 。 此 项 工作 对 于 我 们 研究 D. virilis 的 mtDNA 的 进 
化 具有 借鉴 意义 。 

果 蝇 D. virilis 属 D.virilis 种 群 中 的 一 个 种 ， 是 主要 分 布 于 亚洲 的 一 个 古老 种 。D. 
virilis 体 黑 色 ， 个 体 肥大 ， 体 长 约 3 mm， 体 重 1.6 一 2.0 mg; 染色 体 6 对 ， 其 中 常 染色 体 
5 对 ， 性 染色 体 1 对 ， 具 家 栖 性 。Throckmorton(1983)，H. Watabe 和 Higuchi A(X 
REXHA D. virilis 起 源 于 东亚 。 中 国 大 陆 ， 尤 其 是 西南 云贵 高 原 很 可 能 是 DD. 
virilis 的 起 源 地 。 中 国 大 陆 的 D. virilis 群体 的 多 态 性 ， 记 今 国内 外 学 者 还 未 进行 研究 。 
所 以 ， 这 项 研究 具有 开拓 性 质 。 我 们 研究 了 广 布 中 国 大 陆 的 5 个 群体 的 mtDNA 的 遗传 
差异 ， 从 mtDNA 多 态 性 方面 探讨 了 D. virilis 的 进化 问题 。 

1 材料 和 方法 
1.1 果 蝇 的 采集 

实验 所 用 果 蝇 D. virilis RABE. FR. bie. TH. RIM RR Hew 
厂 。 经 日 本 果 蝇 分 类 学 专家 H. Watabe MM. T. Toda 等 鉴定 ， 确 系 D. virilis spe- 
cies group 中 的 D. virilis. 

表 1 D. virilis 群体 的 简称 地 理 位 置 采集 地 
Tab. 1 Abbreviations, Geograpphic sites and collecting sites of D. virilis populations 
地 点 及 简称 


位 E 青岛 QD ”南京 NJ 南京 "NJ 上海 SH %FRNB 泉州 QZ 
经 座 ( 东 经 ) 120.3 ° 118.8 < 118.8 ° 1215° 1220° 118.6 € 


#6 CALE) 36.1 ° 32.1 ° 32.1 ° 31.2 ° 30.0 * 24.9 * 
采集 地 醋 厂 GLIN CELU BE Ey Ay” 


南京 ": BM RRB HD. virilis 与 外 南京 醋 厂 采集 到 的 D，viritis 分 为 两 个 群体 ， 以 便 研究 
D. viriis WEAR mDNA 变异 有 无 影响 。 


1.2 589% (isofemale line) 的 建立 

将 每 一 地 方 群体 采集 到 的 雌性 个 体 分 别 饲养 于 含 培养 基 的 指 管 中 ， 由 每 一 瞧 蝇 繁衍 出 
的 后 代为 一 个 单 难 系 。 
1.3 线粒体 的 提取 

BRIE 2 一 3 天 的 D. virilis 成 贝 ， 匀 桨 后 提取 线粒体 ， 采 用 SDS BARBER. BA 
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醇 沉 淀 法 提取 线粒体 DNA(mtDNA)。 
1.4 MU. Bik 


Be Bc ee AFR 10 u9 al mtDNA ul BE ee eR); 


Me. 4—5 Mfr / lee: 

MRR: ITCR INU E: 

终止 反应 ， OC PRE Smin, M2 ul Pika: 

电 访 检验 0.7% IRR (CS OSug/ml Mit Zi) TPE(0.08M Tris- 


phosphate, 0.008 M EDTA) ikSithek, BITS A, 0.2% RMA, SORE: 


BIKE. 恒 压 60V, 2.5—3 h: 
电 访 结果 摄影 ， HERE TAPERS 242 nm 的 例 置 柴 外 灯 下 拍照 。 


1.5 数据 处 理 


Nei 等 (1979) 在 “利用 限制 性 内 切 酶 研究 中 和 传 差异 的 数学 模型 ?中 指出 不同 DNA 序 


列 相 近 程 度 越 太 ， 其 限制 性 内 切 酶 酶 切 位 点 的 位 置 、 数 目 越 相似 。 因 此 ， 用 酶 切 位 点 的 差 
异 可 以 估算 同 源 DNA 的 核 苷 酸 差异 。 


对 于 环 状 DNA: a=(g/2)' [(1-g)/ 27, Hep rl, r2: Be HEA SMe iF BI FF P 


G+C 与 A+T 的 碱 基 对 数 ，Ir=rl+r2，g: DNAFPGCHABSE, a 限制 性 内 切 酶 
在 DNA 上 的 识别 位 点 数 。 


A: 不 同 DNA 的 核 车 酸 差 异 ( 不 同 酶 切 图 说 的 mtDNA 之 间 的 核 苷 酸 差异 ) 


t=-(lnS)/r S=2n,,/ (non) (限制 性 内 切 酶 在 DNA x, y 上 的 识别 位 点 数 为 
no ny % y 共同 具有 的 位 点 数 为 ny) 


了 


B: ERRERA i 


n Gji 
y = i y= P j E 
Ry Sa la Tij mer P $ ny(1 x 


py. RRMA: X, Xa ROA mtDNA 在 群体 中 的 预期 比值 ，P，， 








P: 某 一 酶 切 图 谱 的 mtDNA 在 群体 中 的 实际 所 测 比 值 ; 


Ce 群体 间 的 核 车 酸 差 异 
Ty = P,P; Ry 
y 
净 群 体 间 核 车 酸 差异 (不 含 群体 内 差异 ) 
dy = Ry 
D: 研究 的 种 的 所 有 群体 的 核 苷 酸 差异 
所 有 群体 差异 : nr=} X, Ki Tii 
其 中 Ye X 为 第 天 工 的 酶 切 图 谱 在 所 有 群体 中 的 平均 比值 。 
所 有 群体 的 群体 内 平均 差异 : | , 
Ts 一 》， Win, /AY W: 


其 中 Wi 为 第 i 群体 的 大 小 
群体 间 差 异 ， DOsr 三 Tr 一 TS 
群体 间 差 异 在 总 差异 中 的 比例 ，ysr=5sry rr 


—(n,+n,) / 2 
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本 文科 用 9 种 限制 性 内 切 酶 Nba 1. EcoRI. PstI. Hind I. Bel Il. SacI. 
Scal, EcoRV 与 Puv IM D. virilis 的 5 个 地 方 群体 ， 青 岛 QD}、 南 京 (NJ.。NJ*)、 上 
海 4SH)、 宁 玻 tNWB)、 泉 州 (QZ) 进 行 了 酶 切 ， 得 到 了 酶 切 图 谱 。 

在 所 研究 的 各 群体 的 单 瞧 系 mtDNA P, mDNA 在 大 小 上 没有 差异 ， 均 为 
16.0 kbo 

但 是 5 个 群体 单 肉 系 的 mtDNA 酶 切 图 谱 有 5 种 类 型 ， A、B、C、D、E， 如 示意 图 
lo (Drosophila BUA. Be LW Veal WR At. SHER AEN DEA). 


d b È 
A a pb, b c f ch ERRAT hgh& 
> d a 
a b 。 b opm: eo ae hes b 
B 
bb ` 
f beg 
è a a b of cE ag SSE hE hê È 
8 a 
f d 
7 a b p b cf cg Ma ae hghab 
ha 
b 
sh ed h g ha 
E a A T ee 
a 
6 16 (kb) 


一 一 | 


图 1 SRM D.viritis mtDNA 酶 切 图 谐 5 种 类 型 
Fig. 1 Five types of restriction map of mtDNA found in D. virilis 
a: Xbal, b: Hindili, c: Prull, d: Pst E, e: Beil, R Saci., EB Seal. h: EcoRI, i”: EcoRV- 
tw A, B, C, D, E 5 种 藤 切 图 谱 上 均 未 发 现 有 EcoRV 的 位 点 ) 
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表 2 SHRI mtDNA 在 各 群体 中 出 现 的 频率 
Tab. 2 Frequencies of five genotypes of mtDNA in populations 
Mm D it 


sited A B Cc D E n 
QD 02 0.2 0.6 5 
NJ 1.0 5 
NJ* 0.5 0.5 2 
SH 0.8 0.2 5 
NB t.0 5 
QZ 08 02 5 
2 n 27 


RER ALA BERRA. n: ARSE AS SAE R Be 


表 3 FMR BE mtDNA ZANBRER 
Tab. 3 Genetic difference in five genotypes of mtDNA 


A B Cc D E 
A 09474 0.9730 0.9474 0.9730 
B 0.009006 0.9231 0.9000 0.9231 
Cc 0.004562 0.01334 0.9231 0.9474 
D 0.009006 0.01756 0.01334 0 9231 
E 0.004562 0.01334 0.009006 0.01334 


MARBEAASH. APA n, E 


表 4 D. virilis 群体 内 差异 (x)， 群 体 间 差异 (x,, 与 dy) 
Tab. 4 Inter—and Intra—populational variation of D. virilis: x. z, and d, (x 10°) 
QD NJ SH NB QZ NJ * 













5.592 4.538 5.592 
NJ 1.801 0 1 801 6.784 
SH 3.168 1.801 3.602 4.058 





NB 3 284 1.081 
QZ 3.618 1.081 2.161 
1.670 


MHRA 2, BLA. AERA, 
RS D. virilis 在 中 国 大 陆 各 群体 的 nm ng 及 Yor 
Tab. 5 zp ms amd ys, of D. virilis populations contributing in Chinese Continent 


Tr ns jor Ysr (%) 
0 001430 0.001078 0.0003 52 24 62 





1.801 







1.081 
S.UL7 






tp Ks 及 yer 分 别 为 D， virilis 在 中 国 大 陆 各 群体 {不 含 NJ' ROM SER. REARS EHR RE ETE 
差异 在 总 遗传 差异 中 所 占 比 例 。 
l 表 6 D. virilis 的 中 国 各 地 方 群体 与 日 本 东京 群体 (TK) 的 遗传 差异 (4d,) 
Tab. 6 Genetic yariationd (¢,,) between Chinese populations and 
Japanese Tokyo population of D. virilis 





QD NJ SH NB Qz NJ‘ 
TK** 0.003284 0.000000 0.001080 0.000000 0.00 1080 0.005117 


> SRT A RRR ADA Be RA ARIE. 
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M7 D.virilis WEEE SOMMER d, RRB 
S#a SH Meer 
Tab. 7 Intrapopalational variation of D. virilis collected from soy plants and vinega plants 
MA E) mh BAC) 
RA Fik 0.2029 0.4359 


根据 文中 上 述 一 系列 数据 ， 绘 出 图 2 和 图 3 两 个 示意 图 。 


= 


0 1.0 2,0 
ee! | | ey 


(1X10) 


图 2 SPRER mtDNA 的 遗传 距离 示意 图 
Fig. 2 Diagram of genetic distance of five mtDNA genotypes 


0 2.0 4.0 6.0 
eS ee ees eee es es ae 


Dyy (1X10) 


图 3 D. virilis 中 国 各 地 方 群体 及 日 本 群体 的 遗传 距离 示意 图 
Fig. 3 Diagram of genetic distance of Chinese and Japanese population of D. virilis 


3 Wit 


3.1 Throchmorton 等 (1983) 认 为 ，D.virilis 的 分 布 范围 在 北纬 40 ° LABS, WÈ D.virilis 
进化 问题 的 Oba( 实 验 室 交 廊 ) 佑 计 ，D. virilis 分 布 南 缘 约 在 北纬 20 左右。 根据 我 们 从 
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1983 以 来 历年 的 采集 经 验 ， 在 北纬 361° 的 青岛 采集 到 过 D. virilis, BA, ALS 
24.9“ 的 泉州 、 北 纬 23.1 ”的 广州 、 北 纬 20.05" 的 海口 采集 到 过 D. virilis。 我 们 的 研究 
结果 与 Throckmorton、Qba 的 推油 是 吻合 的 。 

本 文 研究 了 分 布 在 中 国 大陆 的 5 个 群体 ， 纬 度 从 青岛 的 北纬 36.1” 到 泉州 的 北纬 
24.9”， 跨 度 为 11.2” 。 我 们 研究 的 群体 分 布 广泛 ， 接 近 了 D.virilis 的 分 布 范围 的 北 跟 与 
FARR. 

3.2 在 对 5 个 群体 的 27 个 单 肉 系 的 mtDNA fET 9 BRAN RRO 
现 ， 各 个 群体 的 mtDNA KE LRAEZHR, BAA 16.00kb, MAA Rk, {E 
发 现 有 由 于 碱 基 置 换 突变 引起 的 限制 性 内 切 酶 识别 位 点 的 变化 (增多 或 减少 )。 由 于 这 种 变 
异 ， 我 们 发 现 了 mtDNAs 种 不 同类 型 的 物理 图 谱 : A、B、C、PD 和 E。A、B 存在 于 所 
分 析 的 5 个 群体 中 ， 而 C 仅 发 现 于 青岛 群体 内 ，D、E 仅 发 现 于 南京 鸥 油 厂 群 体 中 。 根 据 
Nei(1979) 的 数学 模型 ， 不 间 酥 邹 图 谱 类 型 的 mtDNA 之 间 的 遗传 差异 x 为 0.46% 一 
1.76%( 见 表 3)。z 表现 群体 内 、 群 体 间 差异 的 程度 。 

3.3 由 于 一 个 群体 内 一 般 存在 着 若干 种 不 同 酶 切 图 谱 类 型 的 mtDNA， 从 而 造成 群体 内 
遗传 差异 x,。 每 个 群体 ， 我 们 研究 了 5 个 单 峻 系 (南京 泡 油 厂 只 得 到 2 个 单 峻 系 )。5 个 群 
体 的 群体 内 差异 为 0.00% 一 0.33%( 见 表 4). HF PR ABM D. virilis ys 值 为 
24.62%( 见 表 4)， 即 中 国 大 陆 D. virilis 地 方 群体 的 总 的 遗传 差异 的 24.62% 系 群体 间 的 遗 
传 差异 ，75.38% 系 群体 内 的 差异 。 群 体内 存在 着 的 差异 可 以 用 水 村 资 生 (Kimura，1983) 
的 中 立 学 说 的 理论 解释 ， 即 mtDNA 上 的 变异 属 不 引起 生存 能 力 变化 ， 既 无 益 于 亦 无 害 
于 生物 生存 的 突变 ， 因 而 设 有 自然 选择 压力 ， 故 可 以 保留 于 同一 生活 环境 之 下 。 对 不 同 群 
体 中 不 同类 型 mtDNA 物理 图 谱 以 不 同 频 度 的 出 现 ， 可 以 有 两 种 解释 ， 其 一 ， 不 同 酶 切 
图 详 mtDNA 的 适应 能 力 在 不 同 群 体 中 不 同 ， 从 而 造成 了 不 同 mtDNA 酶 切 图 谱 类 型 在 
不 同 群体 中 的 频 度 不 同 。 其 二 ， 遗 传 谭 变 作 用 。 了 .wiis 从 起 源 地 向 各 地 和 迁移， 迁移 到 
各 地 的 原始 群体 的 大 小 不 同 ， 由 于 基因 漂 变 ， 形 成 不 同 群体 中 不 同 酶 切 图 谱 类 型 的 频 讼 不 
同 。 

3.4 本 论文 研究 所 得 到 的 群体 间 的 遗传 差异 d, 为 0.00% 一 0.82%( 见 表 4) 

探讨 遗传 距离 与 地 理 距 离 之 间 的 关系 。 从 青岛 、 南 京 、 上 海 、 宁 波 与 泉州 5 个 群体 间 
的 遗传 差异 与 地 理 距 离 比 较 中 发 现 ， 在 长 江 以 南 的 4 个 群体 ， 南 京 、 上 海 、 宁 波 和 泉州 ， 
它们 之 间 的 遗传 距离 与 地 理 距 离 之 间 无 明显 关系 。 而 长 江 以 南 的 4 个 群体 与 长 江 、 黄 河 以 
北 的 青岛 群体 之 间 的 遗传 距离 明显 大 于 长 江 以 南 4 个 群体 之 间 的 遗传 距离 。 这 可 能 由 于 长 
iL. RMB D. virilis 经 常 迁 移 ， 因 而 阻碍 了 青岛 群体 与 江南 群体 之 间 的 基因 交流 。 
我 们 仅 在 青岛 群体 中 发 现 C 型 mtDNA， 在 江南 诸 群 体 中 均 未 发 现 ， 可 认为 是 上 述 观 点 
的 一 个 愤 和 证 。 类 似 的 研究 结果 亦 有 先例 。Saunder(1985) 等 人 在 研究 Horseshoe crab 
(Limulus polyphemus) 的 mtDNA 差异 时 也 发 现 ， 水 域 是 隔断 不 同 地 理 群 体 之 间 基 因 交 流 
的 屏障 。 我 们 的 研究 结果 也 表明 地 理 隔 离 在 生物 进化 中 起 着 重要 作用 。 

3.5 本 研究 还 对 桨 油 厂 群 体 与 醋 厂 群体 作 了 比较 ， 发 现 苞 油 厂 群体 与 各 酿 醋 厂 群 体 之 间 
的 差异 ( 见 表 7)。D、E 两 种 酶 切 图 谱 类 型 的 mDNA 仅 存 在 于 南京 葡 油 厂 群 体内 ， 而 在 
采 自 凌 醋 厂 的 5 个 群体 中 均 没 有 ， 这 表明 这 种 差异 可 能 有 适应 意义 ， 可 能 由 不 同 生活 环境 
选择 的 结果 。 不 同 生 祷 环境 选择 作用 也 表现 在 ， 荀 油 厂 群体 与 各 酿 醋 厂 群体 的 遗传 差异 大 
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息 其 中 的 D. virilis 生活 环境 的 差异 ， 如 人 食物、 温度 等 。 而 栖息 于 不 同 酿 栈 厂 的 
D. virilis 的 生活 环境 虽然 地 理 环 境 不 同 ， 但 由 于 各 酿 栈 三 的 生产 原料 、 工 艺 、 产 品类 
似 ， 因 而 D. virilis 生活 环境 基本 相似 。 因 此 出 现 了 地 理 距 离 很 近 的 NJ 和 NJ 间 的 遗传 
差异 大 于 地 理 皮 离 相差 巷 远 的 TK 群体 与 现 有 中 国 大 陆 各 酿 栈 厂 群体 间 的 遗传 差异 。 
3.6 中 国 各 地 方 群体 与 日 本 群体 的 遗传 距离 的 比较 结果 {( 见 表 6) 表明， 中国 大 陆 群 体 与 日 
本 东京 群体 的 mtDNA 的 遗传 距离 很 近 ， 没 有 明显 差异 。 这 一 结果 可 能 由 于 所 研究 的 东 
京 群体 的 单 肉 系 太 少 { 仅 一 个 单 峻 系 )， 数 据 有 较 大 偏差 ， 未 反映 出 东京 群体 的 真实 遗传 状 
襄 ， 也 可 能 是 日 本 东京 群体 起 源 于 中 国 大 陆 某 地 。 东 京 群体 mtDNA MURR A 
型 ， 而 A 型 普遍 存在 于 中 国 大 陆 的 各 群体 中 。 因 而 做 出 上 述 推断 。 还 可 以 认为 ，A BA 
有 较 强 的 生存 能 力 ， 既 能 适应 大 陆 ， 也 能 适应 日 本 的 环境 。 日 本 与 大 陆 虽 有 日 本 海 相 隔 ， 
但 日 本 列岛 与 大 陆 分 开 却 只 有 不 长 的 历史 ， 在 新 生 代 内 。 因 此 ， 东 京 群 体 起 源 于 大 陆 的 解 
释 是 有 根据 的 。 

H. Watabe 和 M. T. Toda 等 (实验 室 交 访 ，1989) 认 为 ，D.virilis 的 起 源 地 在 中 国 ， 
且 很 可 能 在 华南 地 区 。D. virilis 究竟 起 源 于 哪里 ， 以 及 怎样 演化 成 今天 的 分 布 状态 ?在 进 
化 学 上 是 一 个 很 有 兴趣 的 问题 。 探 明 D. virilis 的 起 源 与 演化 问题 ， 对 解决 其 它 果 蝇 种 属 
的 起 源 、 注 化 也 有 惜 鉴 作用 ， 同 时 对 解决 进化 学 上 的 中 立 学 说 与 综合 进化 论 的 纷争 亦 是 有 
意义 的 。 
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Abstract 


Extensive polymorphism within D. virilis species has been studied in this paper. We an- 
alyzed physical maps of mitochondrial DNA (mtDNA) from five populations distributing in 
Chinese continent using nine restriction endonucleases (Xba I, EcoRI, Pstl1, Hind I, 
Agi Il, SacI, Scal, EcoRV and Pvull). Five genotypes of mtDNA are found in all 
the five populations. The genetic difference z between the five genotypes is 0.46%—1.76%. 
Genetic variation within population z, is 0.00%—0.33%. Genetic variation between popula- 
tions d,, is 0.00%-0.82%. They, of D. virilis species in Chinese continent is 24.62%. 
We have found the life environment of D. virilis has an effect on genetic variations of 
mtDNA, but not found the relationship between geographic distance (latitute degree) and in- 
ter-populational genetic difference (d y). 
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